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SECRET と CRYSTALP は配列長に制限があるため，そ
の範囲外のタンパク質の結晶化予測には適さない． 
 
表 1 関連研究の特徴 
予測手法 特徴数 学習手法 配列長制限 
OB-Score 2 Z-Score  
XtalPred  9 特徴ごとの出現確率の積  
ParCrys 8 パルザン窓確率密度関数推定  
SECRET 103 SVM と単純ベイズの 2 層構造 46 から 200 
CRYSTALP 46 単純ベイズ 46 から 200 
CRYSTALP2 88 NRBF ネットワーク  
























図 1 提案手法の学習フローチャート 
 
選択するため，さまざまな C，γの組み合わせを試し，
5 クロスバリデーションにおける Accuracy の平均が最
も良いパラメータを調べる．パラメータ設定の結果を
図 2に示す．結果として，C=500，γ=0.1 のとき Accuracy
が 66.9%となり最も良い Accuracy が得られた．このと
き，関連研究との比較の結果は表 2の通りとなった．













図 2 パラメータ設定の結果 
 
表 2 関連研究との比較（TEST144 データセット） 
 Accuracy（%） MCC Sensitivity Specificity 
提案手法 75.7 0.51 0.78 0.74 
MetaPPCP 80.7 0.61 0.82 0.79 
OB-Score 67.4 0.38 0.88 0.47 
ParCrys 68.8 0.38 0.88 0.47 
XtalPred 79.2 0.58 0.79 0.79 
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